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Resumo – O objetivo deste trabalho foi detectar os efeitos do melhoramento sobre a diversidade do germoplasma
da soja cultivada nas três ultimas décadas, por meio da comparação de seis programas de melhoramento e
períodos de lançamento de cultivares, utilizando locos microssatélites. Em relação aos programas de melhora-
mento, todos os locos apresentaram diferenças significativas em suas distribuições alélicas. Alguns locos eram
compostos de alelos exclusivos em alguns programas de melhoramento, enquanto outros foram compostos
sempre dos mesmos alelos em maior freqüência para todos os programas. A AMOVA indicou maior porção da
variância devido a cultivares dentro de programas e somente 5,3% (p<0,05) devido à diferença entre programas.
Quando comparados os programas de melhoramento entre si, cinco entre as 15 comparações apresentaram
diferenças significativas (p<0,05), estando presente o programa IAC em quatro destas cinco comparações.
As estimativas de variabilidade da soja entre os períodos de melhoramento avaliados indicaram que somente
1,78% da variância total foi devida à diferença entre períodos (p>0,05). Os resultados sugerem que o germoplasma
de soja utilizado em programas de melhoramento no Brasil manteve nível constante de diversidade genética nos
últimos 30 anos, além de relativa heterogeneidade de determinados programas.
Termos para indexação: Glycine max, SSR, germoplasma, erosão genética.
Soybean genetic diversity in time and among breeding programs in Brazil
Abstract – The objective of this work was to detect the effects of plant breeding over the genetic diversity of
soybean germplasm grown during the last three decades by comparing six different breeding programs and
releasing intervals of soybean cultivars, using microsatellite loci. Regarding the breeding programs, all loci
presented significantly different allelic distributions. Some loci presented alleles restricted to unique breeding
programs, while others had a same allele being the most frequent in all the six programs. The AMOVA revealed
that the major proportion of the variance occurred among cultivars within breeding programs and only 5.3%
(p<0.05) of the whole variance was due to differences among breeding programs. When the breeding programs
were pairwise-compared, five out of the 15 comparisons showed significant differences (p<0.05), being the IAC
program within four of them. Soybean variability estimates of the five different releasing intervals revealed that
just 1.78% of the variance is due to differences among them (p>0.05). The results suggest that the soybean
germplasm pool involved in breeding programs in Brazil has maintained a stable genetic diversity during the past
30 years, in addition to a relative heterogeneity of some breeding programs.
Index terms: Glycine max, SSR, germplasm, genetic erosion.
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Introdução
A soja é uma planta originária da China e, deste país,
expandiu-se para outras partes da Ásia, por volta do
século XI a.C. Domesticada em latitudes compreendi-
das entre 30 e 45ºN, foi disseminada, posteriormente,
para a América do Norte, Europa e América do Sul.
No Brasil, desde o final do século XIX e durante muitas
décadas, a soja foi plantada somente em caráter expe-
rimental por algumas instituições de pesquisa. No século
XX, a partir da década de 60, entretanto, a cultura pas-
sou a adquirir importância no País, inicialmente na Re-
gião Sul (latitudes 30 a 22ºS), onde apresentou melhor
adaptação, devido à semelhança com as regiões tradici-
onais de cultivo no mundo. Com a crescente demanda
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por matéria-prima protéica nos países desenvolvidos,
foram observados o aumento da produção e a rápida
expansão da área de cultivo desta leguminosa da Re-
gião Sul rumo ao Cerrado, latitudes 20 a 5ºS (Urben
Filho & Souza, 1993), levando o Brasil de uma posição
inexpressiva no cenário mundial para a de segundo mai-
or produtor de soja no mundo.
Diversos programas de melhoramento genético con-
tribuíram para o desenvolvimento de cultivares de alto
rendimento e adaptadas às diferentes condições
agroclimáticas do País. De acordo com Paludzyszyn
Filho et al. (1993), na região tradicional de cultivo, os
programas de melhoramento se basearam em introdu-
ções de linhagens desenvolvidas no Sul dos EUA, com
o posterior desenvolvimento de cultivares melhor adap-
tadas. Na região de expansão, os programas de melho-
ramento genético seguiram a estratégia de desenvolvi-
mento de linhagens adaptadas às baixas latitudes, por
meio da incorporação da característica período juvenil
longo (PJL).
Tais estratégias, entretanto, não foram acompanha-
das de avaliações do aumento ou da redução da diversi-
dade genética da soja cultivada. Estimativas sobre a
variabilidade genética da cultura têm destacado que o
germoplasma brasileiro provém de base genética restri-
ta, tendo se originado de poucas linhagens ancestrais.
Bonetti (1983) estimou que cerca de 70% das cultiva-
res desenvolvidas para o Rio Grande do Sul, naquela
data, descendiam das cultivares americanas Hill, Hood
ou ambas. Hiromoto & Vello (1986) informaram que
todas as cultivares recomendadas para plantio naquele
ano agrícola descendiam de 26 cultivares, sendo que
deste total, apenas quatro eram responsáveis por cerca
da metade daquele conjunto gênico.
Estudos revelam que os métodos e práticas moder-
nas de melhoramento podem reduzir a diversidade ge-
nética das plantas cultivadas, aumentando a
vulnerabilidade ao ataque de pragas, patógenos e
estresses ambientais (Vellvé, 1993; Clunies-Ross, 1995).
Análises genealógicas em soja cultivada sugeriram que
o germoplasma norte-americano foi reduzido em apro-
ximadamente um quarto de sua base genética original
em 50 anos de melhoramento (Gizlice et al., 1993). Es-
tudos com marcadores RAPD apontaram redução na
diversidade genética da cultura da beterraba açucareira
nos EUA devido ao melhoramento de caracteres de
importância agronômica (McGrath et al., 1999). Já em
estudos com o trigo cultivado, marcadores AFLP e
microssatélites (SSR) não indicaram redução da diver-
sidade genética, ao longo do tempo, na Grã-Bretanha
(Donini et al., 2000) e na Argentina (Manifesto et al.,
2001).
Com o objetivo de estudar os efeitos do melhoramen-
to sobre a diversidade genética da cultura da soja no
Brasil, foram estimados e comparados os níveis de di-
versidade e a existência de fluxo gênico de alelos
microssatélites em seis programas de melhoramento e
em cinco períodos de lançamento de uma amostra de
cultivares do País.
Material e Métodos
Material genético e extração de DNA
Um grupo de 184 cultivares de soja, desenvolvidas
por empresas públicas e instituições privadas, foi utiliza-
do para representar as cultivares plantadas nos últimos
anos no país. As sementes foram fornecidas pelo Ban-
co Ativo de Germoplasma da Embrapa Soja, Instituto
Agronômico (IAC) e Empresa de Pesquisa Agropecuária
de Minas Gerais (Epamig).
Para a extração do DNA, sementes de cada cultivar
foram semeadas em casa de vegetação, sendo posteri-
ormente coletadas folhas jovens de trinta ou mais indiví-
duos por cultivar, congeladas em nitrogênio líquido e
liofilizadas. O DNA foi isolado a partir deste conjunto
de folhas pelo protocolo MINIPREP, baseado em Doyle
& Doyle (1990). A qualidade e concentração do DNA
extraído foram avaliadas por eletroforese em gel de
agarose 0,8% corado com brometo de etídio.
Locos SSR
Foram selecionados 12 pares de iniciadores que
flanqueiam regiões de microssatélites em soja, desen-
volvidos por Cregan et al. (1999). Os iniciadores deno-
minados Satt002, Satt005, Satt009, Satt102, Satt173,
Satt263, Satt307, Satt308, Satt309, Satt335, Satt406 e
Sct_189, foram sintetizados pela Bio Synthesis Inc.,
Texas, EUA. As seqüências estão disponíveis no portal
do Departamento de Agricultura dos Estados Unidos
(2003). Os iniciadores estão localizados em 12 dos
20 grupos de ligação e foram escolhidos pelo
polimorfismo apresentado em estudos prévios (Cregan
et al., 1999) e pelo fato de as unidades de repetição dos
microssatélites serem constituídas por um trinucleotídeo.
Condições de amplificação dos locos SSR
As reações de amplificação foram realizadas em cada
um dos 184 genótipos, utilizando iniciadores específicos
de cada loco. A reação foi realizada em um volume to-
tal de 25 µL contendo 30 ng de DNA genômico de soja,
0,2 µM de cada iniciador 3’ e 5’, 200 µM de cada
desoxirribonucleosídeo trifosfato (dNTP), solução tam-
pão de PCR contendo 50 mM de KCl, 10 mM de Tris-
HCl, pH 8,9, 2,0 mM de MgCl2 e uma unidade da enzima
Pesq. agropec. bras., Brasília, v.39, n.10, p.967-975, out. 2004
Diversidade genética da soja entre programas de melhoramento 969
Taq DNA-polimerase. As concentrações de MgCl2 fo-
ram modificadas para 2,5 mM nas reações de PCR dos
iniciadores Satt002, Satt005 e Satt009 a fim de se obter
melhor amplificação. O ciclo total de amplificação foi
realizado em um termociclador programado para iniciar
com 2 minutos a 94ºC seguidos por 32 ciclos com
1 minuto de desnaturação a 94ºC, 1 minuto de pareamento
a 47ºC, 1 minuto de extensão a 72ºC e 10 minutos a 72ºC
para extensão final.
Os produtos de amplificação foram separados sob
condições desnaturantes em gel de poliacrilamida a 10%,
uréia 8 M e tampão Tris 0,9 M contendo EDTA 20 mM
e ácido bórico 0,8 M por 4 horas a 15 mA.
Os fragmentos obtidos foram detectados com nitrato de
prata segundo protocolo de Sanguineti et al. (1994).
A amplitude de variação do tamanho de cada produto
de PCR de cada loco foi estimada por meio de compa-
ração com o marcador de tamanho de 25 pb e também
através de imagem digital obtida pelo Programa Kodak
1D 3.5.
Análises estatísticas
As análises foram realizadas no conjunto das cultiva-
res, organizadas segundo os programas de melhoramen-
to e os períodos de lançamento. Nos agrupamentos den-
tro de programas, procurou-se manter aqueles com um
número representativo de cultivares. Os agrupamentos
relativos a períodos consideraram variações de cinco anos,
de modo a retratar a dinâmica de expansão da cultura,
além das cultivares características de cada época.
Os programas FSTAT versão 2.8 (Goudet, 1995),
GENEPOP versão 3.3 (Raymond & Rousset, 1995b),
ARLEQUIN versão 2.0 (Schneider et al., 2000) e GDA
(Lewis & Zaykin, 1997) foram utilizados para analisar
cada grupo de dados. FSTAT foi utilizado para estimar
o polimorfismo genético de cada loco por programa de
melhoramento e por período de lançamento. GENEPOP
foi usado para obter as freqüências alélicas e averiguar
diferenças em suas distribuições dentro dos programas
de melhoramento e dos períodos de lançamento, pelo
teste exato de Raymond & Rousset (1995a).
O ARLEQUIN foi utilizado para estimar as diferenças
genéticas entre programas de melhoramento e entre
períodos de lançamento, pela análise de variância
molecular (AMOVA) estimada para os 12 locos SSR.
A análise da estatística F, utilizando o parâmetro FST,
que estima o fluxo gênico a partir da variância das fre-
qüências gênicas entre subpopulações, foi feita por meio
do programa GDA, o qual permitiu a diferenciação en-
tre os pares de programa de melhoramento e entre os
pares de períodos de lançamento das cultivares, sendo
testada a significância pelo procedimento de bootstrap
com 1.000 replicações.
Resultados e Discussão
Variabilidade genética entre programas de melho-
ramento
As cultivares analisadas apresentaram 63 alelos dis-
tribuídos em 12 locos, variando de quatro (locos Satt406,
Satt002, Satt335, Satt307, Satt309 e Satt102) a oito alelos
(loco Satt173), dentro dos seis programas de melhora-
mento (Tabela 1). O índice de diversidade variou de
0,435 (Satt102) a 0,809 (Satt308), com um valor médio
de 0,632.
Tabela 1. Número de alelos e índices de diversidade genética (DG) por loco em programas de melhoramento(1).
(1)Embr: Embrapa; AgGo: Agência Goiana e Emater (GO); Cood: Coodetec; Indu; Indusem e Rudiger Boye; IAC: Instituto Agronômico; Mons:
Monsoy; SD: erro padrão. (2)Tamanho amostral.
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O programa de melhoramento da Embrapa foi o que
apresentou maior número médio de alelos (4,67) e o da
Indusem/RB, o menor (3,08). Estes resultados já eram
esperados, considerando o número total de indivíduos
analisados em cada programa de melhoramento, 70 da
Embrapa e oito da Indusem/RB. Entretanto, em relação
aos índices de diversidade genética, os maiores valores
não foram para as amostras do programa com o maior
número de alelos encontrados, mas para as do progra-
ma IAC, seguidas pelas amostras da Agência
Goiana/Emater (GO), Coodetec, Monsoy, Embrapa e
Indusem/RB.
Os alelos 159 (Satt309), 166 (Satt307), 121 (Satt002),
153 e 198 (Satt005), foram exclusivos de alguns progra-
mas de melhoramento (Tabela 2). Embora todos estes
locos tenham se apresentado polimórficos nos respecti-
vos programas, apenas os alelos 159 (Satt309), 166
(Satt307) e 198 (Satt005), revelaram freqüências supe-
riores a 0,01 na população total, caracterizando
polimorfismo, segundo Hartl (1997). Do total de alelos
detectados, 37 (cerca de 59%) não estiveram presentes
em alguns programas de melhoramento. A presença de
alelos exclusivos de determinados grupos já havia sido
Tabela 2. Freqüências gênicas de 12 locos SSR em seis programas de melhoramento de soja e valores de probabilidade obtidos
para diferenciação gênica. Os alelos mais comuns de cada loco em cada programa de melhoramento estão entre parênteses(1).
Continua...
Loco Alelo Freqüências gênicas
Embr TotalMonsIACInduCoodAgGo
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relatada em estudo de diversidade genética de soja vi-
sando a introgressão de genes de PIs (Plant
Introductions) em cultivares-elite de programas ame-
ricanos de melhoramento (Narvel et al., 2000), inclusi-
ve com os locos Satt002, Satt005, Satt009, Satt173,
Satt307 também aqui utilizados. Segundo estes autores,
do total de 397 alelos de 74 locos SSRs utilizados, 138
foram exclusivos dos PIs e 32 das cultivares-elite. Abe
et al. (2003), comparando acessos e linhagens de soja
provenientes da China e do Japão, encontraram 44 alelos
exclusivos da população japonesa e 71 exclusivos da
população chinesa do total de 212 alelos estudados em
20 locos SSR.
Em quatro dos 12 locos avaliados, os alelos mais fre-
qüentes nos diferentes programas (alelos 159 - Satt102,
156 - Satt335, 181- Satt307 e 174 - Satt005) foram sem-
pre os mesmos, o que pode ser indicativo da maior im-
portância de caracteres ligados a estes para o melhora-
mento da cultura. A presença de alelos mais freqüentes
em detrimento de outros não chegou a ser surpreenden-
te, uma vez que a amostra é constituída de cultivares-
elite, que sofreram, portanto, maior pressão de seleção.
Mesmo considerando que estes locos SSR não tenham
funções ou associações definidas, esta pressão pode ter
sido resultante da sua maior relevância para os progra-
mas de melhoramento. Kashi & Soller (1998), por exem-
plo, sugeriram que alguns microssatélites estejam asso-
ciados à codificação de proteínas e também ao proces-
so de transcrição em muitos organismos. Vários locos
microssatélites em soja apresentaram associação com
resistência a doenças em estudos de mapeamento, como
os locos Satt244 e Satt547, que estão ligados à resistên-
cia ao fungo Cercospora sojina Hara (Mian et al.,
1999), os locos Satt082, Sat_001, Satt574 e Satt301,
associados à resistência ao nematóide-de-cisto
Heterodera glycines (Schuster et al., 2001) e o loco
Satt309 (utilizado neste estudo) que está associado à
resistência ao Fusarium solani f. sp. glycines (Fronza,
2003). Um outro microssatélite utilizado, o Satt002, está
localizado a 10 cM do gene da malato desidrogenase
(Palmer et al., 1992).
A análise de variância molecular mostrou diferenças
significativas entre programas de melhoramento (5,3%,
p<0,05) e entre cultivares dentro de programas de me-
Tabela 2. Continuação.
(1)Embr: Embrapa; AgGo: Agência Goiana e Emater (GO); Cood: Coodetec; Indu: Indusem e Rudiger Boye; IAC: Instituto Agronômico; Mons:
Monsoy.  (2)Tamanho amostral. (3)Alelo não encontrado. *Significativo a 5% de probabilidade (nível de significância para H0 (distribuição alélica
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lhoramento (94,7%, p<0,05). A maior porção de varia-
ção entre cultivares dentro de programas foi, provavel-
mente, decorrente do elevado nível de polimorfismo dos
marcadores utilizados.
O polimorfismo deste conjunto de locos microssatélites
já havia sido observado na determinação de perfis neste
grupo de cultivares (Priolli et al., 2002). Entretanto,
Alcantara Neto (2001) não observou polimorfismo em
três dos 12 locos aqui estudados (Satt002, Satt005 e
Satt009) em um grupo de 32 cultivares brasileiras. Tais
resultados podem ser decorrentes das condições mais
rigorosas de sua PCR em relação às deste estudo (tem-
peratura de pareamento de 50ºC, superior a 47ºC).
Quando comparados os programas de melhoramento
pelo teste FST (Tabela 3), apenas cinco (Embrapa/IAC,
Embrapa/Monsoy, AgGo/IAC, Indusem/IAC, IAC/
Monsoy) dos 15 pares de comparações tiveram diferen-
ças significativas entre si (p<0,05), estando presente o pro-
grama IAC em quatro destas comparações.
A distinção deste grupo de cultivares, somada aos
resultados de maior valor de diversidade genética por
este programa de melhoramento, não parece decorrer
do menor número de indivíduos analisados (18 cultiva-
res) em relação aos programas Embrapa (70 cultiva-
res) ou Monsoy (28 cultivares), pois Coodetec,
Ag. Goiana e Indusem tiveram, respectivamente, 11, 9
e 8 cultivares analisadas, número inferior ao do grupo
IAC. Entretanto, uma análise mais detalhada da
genealogia deste grupo de cultivares (Priolli et al., 2002)
revelou que 12 entre as 18 cultivares descendem das
cultivares Paraná e IAC 8, sendo que estas descendem
da cultivar Hill. Deste modo, com a maior endogamia,
não chegou a ser surpreendente que existisse maior
heterogeneidade (ou estruturação) neste programa, em
relação aos demais. O maior índice de diversidade apre-
sentado por este programa também pode estar relacio-
nado a esta composição, uma vez que a mistura do con-
junto de 12 cultivares (provavelmente pouco divergen-
tes) com seis cultivares (provavelmente mais divergen-
tes) pode ter elevado este valor. Uma outra explicação
para esta maior diversidade pode estar relacionada com
sua própria idade, uma vez que o acúmulo de mutações
neste programa seria maior e, conseqüentemente, a di-
versidade. De acordo com Miranda et al. (1982), o pro-
grama de melhoramento de soja do IAC é um dos mais
antigos do país, e tem contribuído desde a década de 50
para o desenvolvimento de cultivares resistentes a di-
versos patógenos e pragas além de adaptadas a baixas
latitudes.
Variabilidade genética entre períodos
 A diversidade alélica nos cinco períodos apontou
polimorfismo em todos os locos estudados (Tabela 4).
A média de diversidade genética de maior valor
Tabela 3. Comparações entre programas de melhoramento por
meio dos valores de variância das freqüências gênicas (FST)(1).
(1)Embr: Embrapa; AgGo: Agência Goiana e Emater (GO); Cood:
Coodetec; Indu: Indusem e Rudiger Boye; IAC: Instituto Agronômico;
Mons: Monsoy. nsNão significativo. * e **Significativo a 5% e a 1% de
probabilidade, respectivamente, pelo procedimento de bootstrap com
1.000 replicações.
Tabela 4. Número de alelos e índices de diversidade genética (DG) por loco em períodos de lançamento de cultivares de soja(1).
(1)<1979: cultivares lançadas até 1979; 80/84: cultivares lançadas entre 1980 e 1984; 85/89: cultivares lançadas entre 1985 e 1989; 90/94:
cultivares lançadas entre 1990 e 1994; 95/99: cultivares lançadas entre 1995 e 1999; SD: erro padrão. (2)Tamanho amostral.
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(DG = 0,665) foi observada no período que apresentou
maior número de alelos, enquanto a média de diversida-
de genética de menor valor (DG = 0,585) foi observada
no período de menor número de alelos. Entretanto, como
citado anteriormente na análise entre programas, apa-
rentemente não há relação entre estes índices.
Considerando as freqüências dos alelos dos 12 locos,
três foram exclusivos de alguns períodos, alelos
121 - Satt002, 153 - Satt005 e 198 - Satt005, tendo so-
mente este último apresentado freqüência superior a
0,01 (Tabela 5). Do total de 64 alelos detectados, 25
(39,1%) não estiveram presentes em alguns períodos.
A distribuição da freqüência dos alelos entre perío-
dos variou pelo teste exato em oito locos avaliados. So-
mente os locos Satt308, Satt406, Satt263 e Satt002 não
apresentaram distribuição significativamente diferente
dos seus alelos nos períodos, fato que pode sugerir me-
nor pressão de seleção sobre eles. A freqüência de
alelos SSR também apresentou distribuição uniforme
na maioria dos 18 locos SSR estudados em 67 linhagens e
cultivares de soja provenientes do Banco de Germoplasma
da Eslováquia (Hudcovicová & Kraic, 2003). Os alelos
257 - Satt406, 159 - Satt102, 156 - Satt335, 181 - Satt307,
266 - Satt173 e 174 - Satt005, mantiveram-se destacados
em todos os períodos, sugerindo que houve fixação ao
longo do tempo. Com exceção dos alelos 257 - Satt406 e
266 - Satt173, os quatro alelos dos respectivos locos apre-
sentaram este mesmo comportamento nas compara-
ções entre programas de melhoramento.
A AMOVA não mostrou diferenças significativas
entre períodos (1,78%, p>0,05), sendo que a maior por-
ção de variância encontrada foi devida a diferenças entre
cultivares dentro de períodos de lançamento (98,22%,
Tabela 5. Freqüências gênicas de 12 locos SSR em cultivares
de soja de cinco períodos e valores de probabilidade obtidos
para diferenciação gênica. Os alelos mais comuns de cada















































































































































































































































































(1)<1979: cultivares lançadas até 1979; 80/84: cultivares lançadas entre
1980 e 1984; 85/89: cultivares lançadas entre 1985 e 1989; 90/94:
cultivares lançadas entre 1990 e 1994; 95/99: cultivares lançadas entre
1995 e 1999. (2)Tamanho amostral. (3)Alelo não encontrado. nsNão-
significativo. *Significativo a 5% de probabilidade (nível de significância
para H0 (distribuição alélica idêntica entre as populações)).
Loco Alelo Freqüências gênicas
(pb) (n=11)(2) (n=35) (n=27) (n=83)(n=28)



































































































































































































Loco Alelo Freqüências gênicas
(pb) (n=11)(2) (n=35) (n=27) (n=83)(n=28)
<1979 80/84 85/89 90/94 95/99 Todos
(n=184)
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p>0,05). Tampouco as análises entre os pares de perío-
dos pelo teste FST revelaram diferenças entre eles. Tais
resultados sugerem a homogeneidade entre períodos, ou
seja, a manutenção da diversidade genética do
germoplasma cultivado ao longo do tempo.
Isto não era esperado, uma vez que os programas de
melhoramento de soja tiveram diferentes objetivos ao
longo do tempo, o que deveria ter elevado a
heterogeneidade entre períodos. De acordo com
Sediyama et al. (1999), na década de 70, o principal alvo
dos programas de melhoramento de soja foi o desen-
volvimento de plantas altas, mais tardias e resistentes à
pústula bacteriana (Xanthomonas phaseoli pv.
glycines). Na década de 80, o objetivo principal foi a
expansão das cultivares com PJL e também resistentes
à mancha-olho-de-rã, causada por Cercospora sojina
Hara. Na década de 90, os programas se preocupavam
em desenvolver cultivares resistentes ao cancro-da-has-
te, causado por Diaphorte phaseolorum f. sp.
meridionalis, ao nematóide-do-cisto, causado por
Heterodera glycines Ichinohe e ao oídio, causado por
Microsphaera diffusa. Como o lançamento de novas
cultivares pelas instituições públicas e privadas princi-
palmente nas décadas de 70, 80 e 90, com a ampliação
do cultivo para áreas do cerrado brasileiro, esta expan-
são pode ter possibilitado um equilíbrio entre os fatores
que levariam à erosão genética. Uma análise mais deta-
lhada da genealogia deste grupo de cultivares revelou que
alelos de antigas cultivares (Santa Rosa, IAC 8, FT Crista-
lina, Paraná) foram preservados nas cultivares mais re-
centes, mas a variabilidade do grupo foi mantida pela
introdução de outros materiais (Centennial, Stonewall,
Forrest, alguns PIs) mais resistentes a patógenos preju-
diciais à cultura.
Outro indício desta relação de equilíbrio entre materi-
ais introduzidos e mantidos sobre a diversidade genética
pode ser observado na coincidência de que o período
1985/1989 é o de maior número de alelos e maior índice
de diversidade, como também de lançamento das pri-
meiras cultivares resistentes ao cancro-da-haste. Em-
bora esta diferença não tenha sido significativa na
AMOVA e FST, a pequena superioridade destes valores
parece refletir o esforço dos programas de melhora-
mento na busca de novas fontes de resistência ao can-
cro, que estava colocando em risco o cultivo da soja.
Resultados similares sobre a manutenção de diversi-
dade genética ao longo do tempo foram recentemente
relatados em cultivares de trigo na Grã-Bretanha por
Donini et al. (2000) e na Argentina por Manifesto et al.
(2001). As análises dos marcadores SSR indicaram que
o melhoramento de trigo nesses países tem resultado
mais em uma mudança qualitativa do que quantitativa,
com o tempo.
Conclusões
1. Os programas de melhoramento de soja no Brasil
apresentam maior variabilidade intra do que intergrupos.
2. Há maior heterogeneidade no programa de melho-
ramento de soja do IAC em relação aos programas
Embrapa, Agência Goiana/Emater, GO, Indusem/ RB e
Monsoy.
3. Os períodos de lançamento das cultivares de soja
apresentam maior porção de variabilidade intra do que
intergrupos.
4. O germoplasma brasileiro de soja mantém variabi-
lidade genética constante nos últimos 30 anos de expan-
são e melhoramento da cultura.
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